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研究报告 

矿区高硫煤覆盖对土壤细菌群落组成和多样性的影响 
董书博  李宁  许继飞  李静泉* 
内蒙古大学生态与环境学院 内蒙古环境污染控制与废物资源化重点实验室  内蒙古 呼和浩特  010021 

摘  要：【背景】土壤微生物生态研究对于矿区污染生态影响调查和矿区生态恢复都具有非常重要的

意义，高硫煤覆盖对其下方土壤微生物群落的影响目前尚不清楚。【目的】探究煤矿区长期高硫煤覆

盖对其下方土壤细菌群落组成和多样性产生的影响。【方法】从高硫煤矿附近煤场采集 3 种类型土壤

样品(高硫煤覆盖层、高硫煤下方土壤、对照土壤)，通过测定土壤理化性质和运用高通量测序技术

研究高硫煤覆盖对土壤性质和细菌群落产生的影响。【结果】与对照土壤相比，高硫煤覆盖使其下方

土壤 pH 值降低，硫酸盐、有机质、有效氮、有效磷含量升高。高硫煤覆盖使其下方土壤中细菌的

多样性指数降低，细菌群落组成发生了较大改变。在属水平上，与对照土壤相比，高硫煤下方土壤

中 Bacillus 的相对丰度较高；Acidiphilium 与 Sulfobacillus 在 3 个样本组中的相对丰度呈现为高硫煤

覆盖层>高硫煤下方土壤>对照土壤，硫氧化菌在高硫煤中的优势地位及其对下方土壤的影响由此可

以得到证实。共现性网络分析表明，Acidiphilium 和 Sulfobacillus 在高硫煤覆盖区域的土壤细菌群落

中占有重要地位，对其他细菌类群影响非常大。【结论】高硫煤覆盖及硫氧化菌的优势存在，对高硫

煤下方土壤的理化性质及细菌群落产生明显影响。研究结果有助于增进对矿区土壤微生物生态的认

识，为高硫煤矿区生态恢复治理提供微生物学理论基础。 

关键词：高硫煤，脱硫产酸，土壤物理化学性质，细菌群落，影响 

Influence of high-sulfur coal cover on composition and diversity of 
soil bacterial community in mining areas 
DONG Shubo  LI Ning  XU Jifei  LI Jingquan* 
Inner Mongolia Key Laboratory of Environmental Pollution Prevention and Waste Resource Recycle, School of Ecology 
and Environment, Inner Mongolia University, Hohhot, Inner Mongolia 010021, China 

Abstract: [Background] The study of soil microbial ecology is very important for ecological investigation 
of pollution in mining areas and ecological restoration of mining areas. The influence of high-sulfur coal 
cover on underlying soil microbial community is still unclear. [Objective] The purpose of this study is to 
explore the influence of long-term high-sulfur coal cover on bacterial community composition and 
diversity of the underlying soil in coal mining areas. [Methods] Three types of soil samples (high-sulfur 
coal cover layer, soil beneath high-sulfur coal cover layer, soil as control) were collected from coal yard of 
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a high-sulfur coal mine. The influence of high-sulfur coal cover on soil properties and soil bacterial 
community was studied by measuring soil physical and chemical properties and using high-throughput 
sequencing technology. [Results] Compared with the soil as control, in the soil beneath high-sulfur coal 
cover layer, the pH value decreased, but the contents of sulfate, organic matter, hydrolyzed nitrogen and 
available phosphorus increased. For the underlying soil bacterial community, the diversity index decreased 
and the composition changed obviously. At genus level, the relative abundance of Bacillus in the 
underlying soil was higher than that of the control. The regularities of relative abundances of Acidiphilium 
and Sulfobacillus in three sample groups were “high-sulfur coal cover layer>its underlying soil>soil as 
control”. The preponderance of sulfur-oxidizing bacteria in the condition of high-sulfur coal and its 
influence on the underlying soil could be confirmed. The co-occurrence network analysis showed that 
Acidiphilium and Sulfobacillus played an important role in the soil bacterial community of the area 
covered by high-sulfur coal, and had a great impact on other bacterial genera. [Conclusion] The 
high-sulfur coal cover and the predominance of sulfur-oxidizing bacteria in it have obvious influence on 
the physical and chemical properties and the bacterial community of the underlying soil. The research 
results are helpful to enhance the understanding of soil microbial ecology in mining areas, and provide 
theoretical basis for the ecological restoration of high-sulfur coal mining areas in microbiology. 

Keywords: high-sulfur coal, desulfurizing and acid-producing, physical and chemical properties of soil, 
bacterial community, influence 

随着矿产资源的大量开采，矿区土壤污染问

题越来越受到人们的关注，对当地生态环境造成

了严重影响。微生物在土壤物质循环和能量流动

中起着非常重要的作用，对维护土壤生态平衡至

关重要[1-2]。土壤微生物生态研究对于矿区污染生

态影响调查和矿区生态恢复都具有非常重要的意

义[3-6]。中国煤炭资源丰富、开采量大，在能源消费

中比重高。煤炭在给国民经济发展带来动力的同时，

其开采、储存和使用等过程会对环境产生影响[7-10]。

我国高硫煤(干燥基全硫含量>3.00%的煤)的储量和

开采量均较高，在煤矿区煤炭存放和运输过程中会

造成土壤被高硫煤覆盖，必然会对其下方土壤中的

微生物群落产生影响，破坏原有的土壤微生态平衡。 
硫氧化菌是一类以硫化物或单质硫为能源的

化能自养菌，对无机硫和有机硫能够进行氧化脱

除。Gonsalvesh 等[11]研究发现恶臭假单胞菌对全硫、

无机硫、有机硫的脱除效率分别可达 71.0%、90.6%、

49.4%；有研究表明嗜酸杆菌属菌株对煤的脱硫效

率可达 84.68%[12]；詹晓等[13]从新疆克拉玛依油田

筛到一株戈登氏菌 JDZX13，该菌能高效脱除二苯

并噻吩(Dibenzothiophene，DBT)，脱除率在 48 h 可

达 98%。脱硫菌具有硫氧化产酸能力，高硫煤是其

适宜的生存环境，在高硫煤矿区土壤微生物生态系

统中扮演着非常重要的角色。 
目前国内外关于矿区土壤微生物多样性的研

究比较多，但矿区土壤由于其上方长期的高硫煤覆

盖对微生物生态所造成的影响方面却尚没有相关

报道。在影响微生物生态的诸多环境因素中，pH

是最重要的因子[14-15]。高硫煤覆盖层中脱硫菌的相

对丰度及其对下方土壤中环境因子和微生态的影

响以及两者之间的关系，有待进一步研究。本研究

从内蒙古高硫煤矿附近煤场采集土壤样品，探究煤

矿区长期高硫煤覆盖对其下方土壤细菌群落组成

和多样性产生的影响，以期为高硫煤矿区的生态恢

复治理提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  土壤样品采集 
土壤样品从高硫煤矿附近煤场采集得到，采样

范 围 在 北 纬 39.472 50°−39.472 78° 之 间 和 东 经

106.628 06°−106.628 33°之间。高硫煤覆盖层厚度

7 cm，表面有明显的硫析出。将高硫煤覆盖层命名

为 HCCL (High-Sulfur Coal Cover Layer)，样品采

集取 7 cm (其自身厚度)；将被其覆盖土壤命名为
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SBH (Soil Beneath High-Sulfur Coal Cover Layer)，
样品采集取 0−10 cm；将对照土壤命名为 S (Soil as 
Control)，样品采集取 0−10 cm。采集完成以后，一

部分土样在实验室超低温冰箱中保存以进行后续

的高通量测序，一部分自然阴干，过 60 目筛后用

于测定土壤理化性质。 

1.2  主要试剂和仪器 
E.Z.N.A.® Soil DNA Kit，Omega 公司；钼酸铵、

抗坏血酸、邻菲罗啉、乙二胺四乙酸二钠、硼酸、

硝酸、过硫酸钾、重铬酸钾、酒石酸锑钾、氟化钠、

四苯硼钠、乙酸钠、硫酸钠、硫酸铵、硫酸亚铁、

锌粉、硝酸银，国药集团化学试剂有限公司；甲基

红、甲基橙、溴甲酚绿、氯化钡、三乙醇胺、磷酸

氢二钾，天津福晨化学试剂厂。酸度计，Ohaus 公

司；电导率仪，Mettler Toledo 公司；紫外可见分光

光度计，上海谱元仪器有限公司；循环水式多用真

空泵，河南省予华仪器有限公司；电热鼓风干燥箱，

上海一恒科学仪器有限公司。 

1.3  土壤理化性质测定方法 
土壤有效氮(Effective Nitrogen，EN)测定用的

是碱解扩散法，有效磷(Effective Phosphorus，EP)
测定用的是碳酸氢钠浸提-钼锑抗分光光度法(HJ 
704-2014)[16]，速效钾(Effective Potassium，EK)测定

用的是联合浸提-比色法(NY/T 1849-2010)[17]，土壤

有机质(Soil Organic Matter，SOM)测定用的是重镉

酸 钾 容 量 法 - 稀 释 热 法 [18] ； 土 壤 水 溶 性 硫 酸 盐

(Soluble Sulfate ， sS) 测 定 用 的 是 重 量 法 (HJ 
635-2012)[19] ， 烘 干 法 测 土 壤 含 水 率 (Moisture 
Content，MC)。pH 值和电导率(Electric Conductivity，

EC)的测定方法是：称取土壤样品 10 g，放入三角

瓶中，加入 50 mL 去离子水，用玻璃棒搅拌 1 min
后静置 30 min，取其上清液，用酸度计和电导率仪

分别测定土壤样本的 pH 值和 EC。 

1.4  高通量测序及数据分析 
将土壤样品送 Majorbio 公司进行扩增子高通

量测序：采用 E.Z.N.A.® Soil DNA Kit 提取土壤微生

物 总 DNA ， 检 验 质 量 [20] 。 通 过 引 物 338F 

(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′)和 806R (5′- 

GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)[20]对 16S rRNA

基因中的 V3−V4 可变区进行 PCR 扩增[20]。PCR 产

物回收并检测定量后，利用 Illumina MiSeq 平台构

建 PE 2×300 的文库进行高通量测序。 

对获得的原始序列先后用 Trimmomatic 和

Flash 软件进行质控和拼接。根据 3%的差异水平通

过 UPARSE 软件进行 OTU 聚类，嵌合体剔除则通

过 UCHIME 软件。各序列的物种分类注释通过

RDP 分类器完成，在 70%比对阈值的条件下与

SILVA 数据库(SSU123)进行比对[20]。通过美吉生

物云平台对样本进行微生物多样性分析。采用

Bray-Curtis 距离算法进行 PCoA 分析，Spearman
相关系数进行相关性 Heatmap 和 Network 网络分

析，单因素方差分析(One-Way ANOVA)进行多组

间差异显著性检验。 

1.5  土壤理化性质试验数据统计分析 
运用 Excel 2003 和 SPSS 19.0 软件对土壤理化

性质试验数据进行统计分析。 

2  结果与分析 

2.1  土壤理化性质分析 
从表 1 中可以看出，HCCL 的 pH 值最低、sS

含量最高，这可能是因为 HCCL 中脱硫菌的硫氧化

产酸所致，其代谢产生硫酸，使得 pH 值降低，同

时硫酸反应后产生 sS。HCCL 会对 SBH 产生影响，

酸下渗使 SBH 中 pH 值降低、sS 含量升高。HCCL
中 SOM、EN、EP 等营养物质比较丰富，由于受到

HCCL 的影响，SBH 中 SOM、EN、EP 等营养物质

含量比 S 中有所升高，这可能是雨水经过高硫煤下

渗到土壤过程中携带了大量营养物质。HCCL 中 EK
含量并不高，因此 SBH 所受影响甚微，和 S 相比

无明显变化。MC 和 EC 都呈现 HCCL 中最高、SBH
居中、S 中最低的特点。 

2.2  多样性指数分析 
每个样本测序条数都接近 3 万条，稀释曲线皆

趋于平缓，测序深度合理。由表 2 可知，在 Shannon
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指数、Simpson 指数、ACE 指数、Chao1 指数等多

样性指数方面，样本组 HCCL 的细菌多样性指数最

低。对照组 S 的 4 个细菌多样性指数均略高于 SBH，

说明高硫煤覆盖使其下方土壤的细菌多样性有所

降低。样本组 HCCL、SBH 和 S 的覆盖度(Coverage 

Degree)都在 99%以上，指数信息能够较好地反映细

菌多样性情况。 

2.3  土壤样本细菌群落组成分析 
如图 1 所示，在属水平上，HCCL 样本组中   

相对丰度在 1%以上的物种主要有 Norank_o_ 
 
 
 
 

 
 
 

表 1  不同样本组的土壤理化性质 
Table 1  Soil physical and chemical properties of different sample groups 

样品 
Sample  

pH 值 
pH value 

含水率 
MC (%) 

电导率 
EC (ms/cm) 

有效氮 
EN (mg/kg) 

有效磷 
EP (mg/kg) 

速效钾 
EK (mg/kg) 

土壤有机质 
SOM (mg/kg) 

水溶性硫酸盐 
sS (g/kg) 

HCCL 2.61±0.13a 8.50±0.24c 31.67±1.01c 100.33±13.34c 36.07±0.17c 130.84±7.48a 95.45±0.62c 12.32±0.21c 
SBH 6.92±0.06b 4.31±0.17b 17.83±1.09b 58.33±1.91b 2.77±0.38b 348.16±10.79b 13.17±0.31b 6.74±0.08b 
S 8.47±0.12c 2.73±0.06a 1.97±0.04a 3.50±0.00a 1.60±0.17a 351.11±11.76b 8.78±0.47a 0.33±0.00a 

注：同列不同字母表示试验处理间差异显著(Duncan method，P<0.05) 
Note: Different letters in the same row mean significant difference between treatments (Duncan method, P<0.05) 
 

表 2  土壤样本的多样性指数 
Table 2  Diversity index of soil samples 

样品 
Sample 

香农指数 
Shannon index 

辛普森指数 
Simpson index 

ACE 指数 
ACE index 

Chao1 指数 
Chao1 index 

覆盖度 
Coverage degree (%) 

HCCL 2.32±0.32a 0.767±0.070a 172.74±31.46a 169.05±28.12a 99.89±0.03a 
SBH 5.58±0.06b 0.991±0.001b 1 108.65±32.30b 1 122.38±32.42b 99.45±0.03a 
S 5.98±0.04b 0.994±0.000b 1 267.12±27.94c 1 300.08±37.73c 99.50±0.02a 

 

 
 

图 1  属水平上土壤样本细菌群落组成 
Figure 1  Bacterial community composition of soil samples at genus level 
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Acidimicrobiales (41.91%) 、 嗜 酸 菌 属 (14.69% ，

Acidiphilium) 、 硫 化 芽 胞 杆 菌 属 (8.26% ，

Sulfobacillus)、酸铁杆菌属(6.85%，Acidiferrobacter)、
铁链丝菌属(4.02%，Ferrithrix)、脂环酸芽胞杆菌属

(3.10% ， Alicyclobacillus) 、 芽 球 菌 属 (2.99% ，

Blastococcus)、芽胞杆菌属(1.11%，Balillus)；SBH
样本组中相对丰度在 1%以上的物种主要有 Bacillus 
(7.18%)、Norank_c_Actinobacteria (5.44%)、Norank_c 
_Acidobacteria (3.61%) 、 Norank_o_JG30-KF-GM45 
(3.58%)、Norank_p_Saccharibacteria (3.22%)、Norank_ 
f_Gemmatimonadaceae (2.91%) 、 Norank_o_ 
Acidimicrobiales (2.84%)；S样本组中相对丰度在 1%
以 上 的 物 种 主 要 有 Norank_c_Actinobacteria 
(14.09%) 、 Norank_c_Acidobacteria (7.11%) 、

Norank_f_Gemmatimonadaceae (4.69%)、Norank_o_ 
Acidimicrobiales (4.19%) 、 Unclassified_c_ 
Actinobacteria (4.01%)、Bacillus (3.36%)、Norank_o_ 
JG30-KF-GM45 (2.97%)。 

2.4  土壤细菌群落组成 PCoA 分析 
如图 2 所示，第 1 排序轴对变量的解释度为

74.15%，第 2 排序轴对变量的解释度为 12.05%，累

积解释变量达到 86.2%。图 2 中 3 个样本组分布在

不同区域，表明相互之间细菌群落组成具有明显差 
 

 
 

图 2  高硫煤覆盖对土壤细菌群落组成影响的 PCoA 分析 
Figure 2  Principal coordinate analysis of the influence of 
high-sulfur coal cover on soil bacterial community 
composition 

异。在第 1 排序轴上，HCCL 与其他 2 个样本组之

间完全区分开；在第 2 排序轴上，可将 SBH 与 S
样本组之间完全区分开。在 PCoA 图中，HCCL 与

SBH 和 S 之间距离均大于 SBH 与 S 之间的距离，

说明 HCCL 中细菌群落组成与 SBH 和 S 中的细菌

群落组成之间具有很大差异，在高硫煤的影响下，

SBH 中的细菌群落组成与 S 中相比发生了较大改变。 
2.5  土壤细菌群落组成与环境因子的 CCA 分析 

如图 3 所示，在 CCA 分析中，第 1 排序轴对

变量的解释度为 54.34%，第 2 排序轴对变量的解释

度为 16.16%，累积解释变量达到 70.5%。在所测环

境因子中，EK 和 pH 与 SBH 和 S 样本组中的物种

呈正相关，与 HCCL 样本组中的物种呈负相关；

MC、EC、EN、EP、SOM、sS 与 HCCL 样本组中

的物种呈正相关，与 SBH 和 S 样本组中的物种呈

负相关。pH、EK、SOM、EP、MC 对 HCCL 与 SBH、

S 样品之间的群落差异的影响比较大，sS、EC 次之，

EN 的影响最小；sS、EC 和 EN 对 SBH 与 S 样品菌

群的影响较大。 

2.6  微生物种类与环境因子的相关性热图分析 
从图 4 可以看出，在属水平上，EK 和 pH 对 

 

 
 

图 3  高硫煤覆盖影响下土壤细菌群落组成与环境因子

的 CCA 分析 
Figure 3  Canonical correspondence analysis of soil 
bacterial community composition and environmental 
factors under the influence of high-sulfur coal cover 
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图 4  属水平细菌种类与环境因子的热图分析 
Figure 4  Heatmap analysis of bacterial types at genus level and environmental factors 
Note: *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001 
 
Acidiferrobacter 、 Acidiphilium 、 Ferrithrix 、

Sulfobacillus 、 Norank_o_Frankiales 、

Norank_o_Acidimicrobiales 等呈负相关性，其中 pH
对 Acidiferrobacter 、 Acidiphilium 、 Ferrithrix 、

Sulfobacillus 呈显著负相关，说明其比较适宜在酸

性 环 境 下 生 长 ； 相 反 ， 与 Acidiferrobacter 、

Acidiphilium、Ferrithrix、Sulfobacillus 呈显著正相

关的环境因子有 MC、EN、SOM、sS、EC 和 EP。 
2.7  组间物种差异分析 

如图 5 所示，在属水平上，Acidiphilium 和 

Sulfobacillus 在 3 个样本组中的相对丰度表现出

HCCL>SBH>S 的特点，说明它们适应高硫煤环

境，而且由于受高硫煤长期覆盖的影响，其在 SBH

中 的 相 对 丰 度 较 S 中 增 多 。 Acidiphilium 和

Sulfobacillus 均具有硫氧化产酸能力，意味着硫氧

化产酸菌在高硫煤中占有重要地位，并且在高硫

煤的影响下其下方土壤中硫氧化产酸菌的相对丰

度也有所增加，而在对照土壤中 Acidiphilium 和

Sulfobacillus 的相对丰度为 0。 
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图 5  属水平上组间物种差异分析 
Figure 5  Analysis of bacterial types differences among groups at genus level 
Note: *: P<0.05; **: P<0.01 
 
2.8  共现性网络分析 

如图 6 所示，代表 Acidiphilium 和 Sulfobacillus
的 2 个节点与其他细菌属之间联系密切，其连接度

(Degree of Connections)在所有节点中最高。说明在高

硫煤中相对丰度占优势且具有硫氧化产酸能力的

Acidiphilium 和 Sulfobacillus 在高硫煤覆盖区域的土

壤微生物生态中占有重要地位，对其他细菌类群影

响非常大。此外，从图 6 中可以看出，在高硫煤覆

盖区域放线菌门微生物所占比重很大，这与细菌群

落组成(图 1)显示的结果一致。在图 1 中，酸微菌目

(Acidimicrobiales)属于放线菌门(Actinobacteria)，未

知 属 Norank_o_Acidimicrobiales 和 Norank_c_ 
Actinobacteria 同为放线菌门，其相对丰度之和较

高。说明放线菌在高硫煤覆盖区域的土壤细菌群落

组成中也占有重要地位。 

3  讨论 

在 HCCL 中微生物氧化硫产酸以及酸下渗携带

了大量硫酸盐和营养物质，将导致 SBH 中 pH 值降

低，硫酸盐和营养物质含量升高，从而对 SBH 中

细菌群落多样性和组成产生很大影响。与 S 中相比，

SBH 中微生物的 α 多样性减少；在属水平上，SBH

中 Bacillus 、 Acidiphilium 、 Sulfobacillus 、

Acidiferrobacter、Ferrithrix 的相对丰度较高。在

HCCL 细菌群落组成中，Acidiphilium 和 Sulfobacillus

的相对丰度分别为14.69% (第2位)和8.26% (第3位)。 
 



董书博等: 矿区高硫煤覆盖对土壤细菌群落组成和多样性的影响 717 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

  

 
 

图 6  高硫煤覆盖影响下细菌共现性网络 
Figure 6  Co-occurrence network of bacteria under the influence of high-sulfur coal cover 
注：红色线表示相互作用关系为正；绿色线表示相互作用关系为负；节点上标记的为关键菌群；P<0.05 
Note: The red line indicates positive interaction; The green line indicates negative interaction; Marked nodes represent key bacterial groups; 
P<0.05 
 
Acidiphilium 和 Sulfobacillus 与 pH 值呈显著负相关，

具有很强的酸性环境适应能力。样本组间物种差异

分析表明 Acidiphilium 和 Sulfobacillus 的相对丰度在

3 个样本组中均呈现 HCCL>SBH>S 的特点，与组

间 pH 值的变化趋势一致，并且 Acidiphilium 和

Sulfobacillus 均具有硫氧化产酸能力[21-22]。由于硫

氧化菌在高硫煤中的优势存在，氧化硫产酸使得覆

盖的高硫煤 pH 值非常低。共现性网络分析表明

Acidiphilium 和 Sulfobacillus 在高硫煤覆盖区域的土

壤微生物生态中占有重要地位，对其他细菌类群影

响非常大。Sun 等[23]研究发现 16S rRNA 基因在基

因组内的异质性(多拷贝)引起原核微生物多样性高

估，会对土壤微生物生态分析产生影响；但同时其

研究中发现，在 3%差异水平定义 OTU 的条件下，

V4−V5 区的高估度最低(3.0%)，V3 区的高估度第

二低(5.2%)。因此本文中选用 V3−V4 区对高硫煤矿

区土壤细菌群落进行研究分析，能较大程度地降低

高估的影响，所得结果仍具有重要的参考价值。此

外，设计 16S rRNA 基因特异引物可对环境样品中

某类微生物进行快速检测。然而由于硫氧化菌种类

较多，目前主要对其中的某些属种进行特异引物设

计 ， 例 如 Kojima 等 设 计 了 “Thioploca-specific”   
特 异 引 物 [24] ， Brinkhoff 等 设 计 了

“Thiomicrospira-specific”特异引物[25]，Podgorsek 等

对 Thiobacillus、Halothiobacillus 和 Paracoccus 每

个属中的 2−3 个种设计了一组特异引物[26]。 
在自然环境中硫氧化细菌分布广泛、种类多

样 ， 其 中 嗜 酸 氧 化 硫 硫 杆 菌 (Acidithiobacillus 
thiooxidans) 和 嗜 酸 氧 化 亚 铁 硫 杆 菌

(Acidithiobacillus ferrooxidans)最具代表性[27-29]。Ni
等 [30-31] 依 据 转 录 间 隔 序 列 (Intergenic Spacer 
Regions，ISR)的差异性(主要包括序列长度、碱基

组成)对嗜酸杆菌属(Acidithiobacillus)的菌株种类进

行比较分析，发现种内的序列相似度明显高于种间

序列相似度。Acidithiobacillus 菌株的种间 ISR 序列

相似度在 60.49%−84.71%之间，Acidithiobacillus 
thiooxidans 种内序列相似度在 86.71%−99.56%之

间，Acidithiobacillus ferrooxidans 种内序列相似度在

92.36%−100% 之 间 ， 并 且 Acidithiobacillus 
ferrooxidans 菌株被分为 Group1、Group2、Group3
等 3 个不同的系统学组。可见硫氧化菌在自然界中

种类丰富，在不同的矿山环境中有适应当地生存条
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件的硫氧化菌群存在。 
硫 氧 化 产 酸 形 成 酸 性 矿 山 废 水 (Acid Mine 

Drainage)，对水体和土壤环境中微生物群落结构组

成具有重要影响。Brofft 等[32]从临近废弃煤堆的森

林湿地采集沉积物样本，研究发现其细菌文库包括

Acidiphilium、酸杆菌属(Acidobacterium)、铁微菌属

(Ferromicrobium)和钩端螺菌属(Leptospirillum)等类

群微生物。Sun 等[33]从云贵高原阿哈流域采集沉积

物样本，与 Fe 和 S 代谢相关的微生物在样本细菌群

落 组 成 中 占 据 优 势 地 位 ， 包 括 金 属 细 菌 属 
(Metallibacterium)、酸土单胞菌属(Aciditerrimonas)、
嗜 盐 单 胞 菌 属 (Halomonas) 、 希 瓦 氏 菌 属

(Shewanella)、铁卵形菌属(Ferrovum)、Alicyclobacillus
和互营杆菌属(Syntrophobacter)。为了研究尾矿区微

生物群落组成和功能与酸性矿山废水产生之间的

关系，Chen 等[34]从某铅锌矿的 6 个尾矿采集土壤

样本，分别为原生尾矿(T1)、轻度酸化尾矿(T2)、重

度酸化尾矿(T3、T4、T5)和橙色氧化尾矿(T6)，发现

在尾矿 T1−T3 的土壤样本中变形菌门(Proteobacteria)
微生物为优势菌群(相对丰度为 56%−93%)，而在

T4−T6 中广古菌门(Euryarchaeota)微生物为优势菌

群(相对丰度为 46%−58%)。Fan 等[35]对矿山废水处

理沉淀池岸边土壤中的微生物群落进行研究，在进

水区域的岸边土壤样本中发现更多的硫代谢微生

物，其中有关硫氧化菌的有 Acidiferrobacter 磂、热

竿菌属(Thermithiobacillus)、池杆菌属(Limnobacter)、
磂深渊菌属(Thioprofundum) 磂和 幡菌属(Thiovirga)。
在金属硫化物矿区周边，从受酸性矿山废水长期灌

溉的稻田采集土壤样本，其优势菌群为酸杆菌门

(Acidobacteria)和泉古菌门 (Crenarchaeota)，其中

Crenarchaeota 中的 Candidatus 同样占优势地位；被

酸性矿山废水污染严重的稻田土壤，在 0−80 cm 样

本中细菌群落均以 Acidobacteria 为主[36-37]。可见在

与酸性矿山废水相关的不同环境中优势菌群因地

而异，适应酸性环境的微生物种类丰富。在本研究

中，于高硫煤覆盖层占优势地位的 Acidiphilium 和

Sulfobacillus 均具有硫氧化产酸能力，甚至能力更

强 。 有 研 究 报 道 一 些 Acidiphilium 菌 株 具 有 比

Acidithiobacillus ferrooxidans 更高的铁闪锌矿浸出

能力[38]，在黄铜矿精矿生物浸出系统中硫主要被

Sulfobacillus 菌株氧化[39]，强硫氧化产酸能力可能

对矿区土壤微生态系统产生更大的影响。由于高硫

煤覆盖层中 Acidiphilium 和 Sulfobacillus 的优势存

在，使得下方土壤中细菌群落组成与对照土壤相比

发生明显变化。在微生物分类学上，Acidiphilium 属

于 Proteobacteria ， Sulfobacillus 属 于 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)。与已报道的酸性矿山废水研究相比

较，少有优势菌群为 Sulfobacillus 的报道。 
此外，关于中性矿山废水，Pereira 等[40]从巴西

索塞戈铜矿的中性矿山排水渠及其周边土壤采集

样本进行高通量测序，分析发现中性矿山废水引起

微生物群落组成和结构的改变，异常球菌-栖热菌门

(Deinococcus-Thermus)菌在不同处理间差异最大，

但对微生物多样性无影响。同为土壤环境受外界

影响，土壤重金属污染会明显降低土壤微生物多

样性[41-43]，高硫煤覆盖层降低了其下方土壤的微生

物多样性，但与对照土壤相比降低程度较小。本研

究分析了高硫煤覆盖对其下方土壤细菌群落组成

和多样性的影响，加深了对矿区土壤微生物生态的

认识，为高硫煤矿区生态恢复治理提供理论基础。 

4  结论 
自然条件下高硫煤覆盖层中的微生物氧化脱

硫及酸下渗对其下方土壤中细菌群落多样性与组

成产生重要影响。与对照土壤相比，高硫煤覆盖使

其下方土壤中细菌的多样性指数降低，细菌群落组

成发生了较大改变。在属水平上，与对照土壤相比，

煤下方土壤中 Bacillus 的相对丰度较高，并且

Acidiphilium 、 Acidiferrobacter 、 Sulfobacillus 、

Ferrithrix 的相对丰度也高于对照土壤；Acidiphilium
与 Sulfobacillus 在 3 个样本组中的相对丰度均呈现

高硫煤覆盖层>高硫煤下方土壤>对照土壤，脱硫产

酸菌在高硫煤中的优势地位及其对下方土壤的影

响 由 此 可 以 得 到 证 实 。 共 现 性 网 络 分 析 表 明
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Acidiphilium 和 Sulfobacillus 在高硫煤覆盖区域的土

壤微生物生态中占有重要地位，对其他细菌类群影

响非常大。因此，高硫煤覆盖及其中硫氧化菌的优

势存在对高硫煤下方土壤的细菌群落产生明显影

响。本文研究结果有助于增进对矿区土壤微生物生

态的认识，可为高硫煤矿区生态恢复治理提供微生

物学理论基础。 
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